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Apresentação
A eficiência alimentar tem grande influência sobre a produtividade, a renta-
bilidade e a sustentabilidade dos sistemas de produção de bovinos de cor-
te e, por este motivo, esta característica vem sendo incluída em programas 
de melhoramento genético. Para tal, a eficiência alimentar bruta e a conver-
são alimentar vêm sendo, comumente, utilizadas como critério de seleção. 
Porém, estas apresentam como desvantagem a correlação genética com ou-
tras características de importância econômica que levam, a longo prazo, ao 
aumento do peso adulto e das exigências de mantença do animal, além da 
menor possibilidade de obtenção de ganho genético do que outras caracte-
rísticas relacionadas à eficiência alimentar. Para superar essas limitações, a 
utilização de características como o consumo alimentar residual, o ganho em 
peso residual e o consumo e ganho em peso residual têm sido propostos.
As informações de parâmetros genéticos para características relacionadas à 
eficiência alimentar e sua relação com outras características de importância 
econômica possibilitam sua ampla inclusão nos programas de melhoramento 
genético e a identificação de animais mais eficientes. Métodos de predição 
genômica aliados ao melhoramento clássico trazem inúmeras vantagens 
para a avaliação de características de difícil mensuração e com poucos fe-
nótipos, incrementando a acurácia e os ganhos genéticos e produtivos para 
a pecuária. As análises de associação genômica e de enriquecimento fun-
cional, por sua vez, auxiliam na identificação de regiões genômicas, genes e 
vias metabólicas associados aos mecanismos biológicos que regulam carac-
terísticas complexas.
Este documento discute os critérios de seleção e parâmetros genéticos en-
contrados na literatura para eficiência alimentar e sua importância para os 
sistemas de produção de bovinos de corte. Também serão apresentadas as 
ferramentas genômicas aplicadas na avaliação da eficiência alimentar, como 
estudos de associação e seleção genômica, como os métodos de predição 
genômica, os genes e as regiões genômicas associados à expressão fenotí-
pica. Além disso, serão abordadas as vias metabólicas e funcionais associa-
das à regulação biológica da eficiência alimentar em bovinos de corte. 
Claudio Takao Karia
Chefe-Geral da Embrapa Cerrados
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A bovinocultura de corte é uma das principais atividades do agronegócio bra-
sileiro, possuindo o segundo maior rebanho efetivo e sendo um dos maio-
res produtores de carne bovina no mundo. Com 232 milhões de cabeças e 
uma produção de 9,9 milhões de toneladas de equivalente carcaça por ano 
(USDA, 2019), a bovinocultura de corte brasileira é representada em 80% 
pela raça Nelore e seus cruzamentos (Oliveira, 2018). Somente a pecuária foi 
responsável por aproximadamente 27,4% do produto interno bruto (PIB) do 
agronegócio (CEPEA, 2018), valor que representou 8,7% do PIB do Brasil em 
2018 (ABIEC, 2018). A grande disseminação da raça Nelore para produção 
de carne em sistemas de criação tropicais pode ser atribuída às suas caracte-
rísticas de adaptabilidade a diferentes condições de manejo, resistência aos 
parasitas, rusticidade e menor exigência de mantença quando comparada 
aos animais taurinos (Assumpção et al., 2013; Sainz et al., 2006).
Apesar dos números expressivos e do grande potencial para produção de 
carne, os índices econômicos dos sistemas de produção de bovinos ainda 
estão aquém dos desejáveis, e esta é uma das razões pelas quais a pecuá-
ria de corte brasileira vem perdendo espaço para outras atividades produti-
vas mais rentáveis (Poll et al., 2013). Portanto, a necessidade de animais e 
sistemas de criação mais eficientes, especialmente que demandem menos 
insumos, levando a menores custos de produção, é crucial para condução de 
atividades produtivamente competitivas e sustentáveis (Awda et al., 2013), 
aumentando as oportunidades de produção estratégica e valorização nacio-
nal e internacional deste setor.
Considerando que a alimentação chega a representar 80% dos custos totais 
de produção, dependendo do sistema adotado, esse componente é decisivo 
para a eficiência do sistema (Savietto et al., 2014). Assim, a utilização de ani-
mais mais eficientes quanto ao uso do alimento e sua conversão em proteína 
pode incrementar os índices econômicos do sistema de produção, uma vez 
que o mesmo nível de produção poderia ser alcançado com um menor volu-
me de insumo (Lima et al., 2014; Savietto et al., 2014).
Características como o consumo alimentar residual (CAR), o ganho em peso 
residual (GPR) e o consumo e ganho em peso residual (CGR) podem ser uti-
lizadas para avaliar a eficiência alimentar, além de apresentarem baixa asso-
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ciação com o peso adulto, tamanho corporal e exigência de mantença. O CAR 
é obtido como a diferença entre o consumo de matéria seca (CMS) observado 
e o predito e o GPR é obtido como a diferença entre o ganho médio diário 
(GMD) observado e o predito, ambas estimadas com auxílio de uma equação 
de regressão. Já o CGR é obtido por meio da combinação entre o CAR e o 
GPR (Koch et al., 1963; Berry; Crowley, 2012). A utilização de CAR e CGR 
possibilita a identificação de animais com menor consumo em relação ao pre-
dito baseando-se no peso e GMD. A utilização do GPR e CGR possibilita a 
identificação de animais que apresentam maior ganho em relação ao predito, 
com base no peso e no CMS dos animais. Em outras palavras, CAR, GPR e 
CGR possibilitam a identificação de animais mais eficientes quanto ao uso de 
alimento, sem afetar o desempenho em termos de crescimento ou fertilidade 
(Archer et al., 1999; Arthur; Herd, 2008; Herd et al., 2002; Koch et al., 1963).
Apesar da existência de variabilidade genética, de estimativas de herdabi-
lidade que variam de moderada a alta e da ausência de influência negativa 
em características de importância econômica (Arthur; Herd, 2008; Crowley et 
al., 2010; Olivieri et al., 2016; Santana et al., 2014c), a seleção genética para 
CAR, GPR e CGR tem sido limitada devido ao elevado custo e a dificuldade 
de mensurá-las (Lima et al., 2014; Santana et al., 2014c). Por exemplo, para 
o cálculo desses critérios de seleção, é necessária a mensuração do CMS 
individual – dificilmente acessada – que resulta na baixa adoção dessa prá-
tica em programas de seleção genética. Entretanto, a seleção para essas 
características resulta em animais com menor consumo de alimento para um 
mesmo nível de produção ou maior ganho para um mesmo nível de CMS, 
o que tem alto potencial de retorno econômico (Boaitey et al., 2017; Lanna; 
Almeida, 2004).
Considerando a difícil e onerosa mensuração de características como o CAR, 
o GPR e o CGR, o avanço das técnicas de sequenciamento e genotipagem 
viabilizaram o desenvolvimento de estudos com base em marcadores mo-
leculares e informações genômicas, que são de grande importância para a 
inclusão de características relacionadas à eficiência alimentar nos programas 
de melhoramento genético (Berry; Crowley, 2012; Dilorenzo; Lamb, 2012).
Entre as técnicas que incluem o uso de informação genômica, estão os estu-
dos de associação genômica (GWAS – Genome-wide Association Studies), 
que permitem identificar regiões genômicas associadas às características 
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avaliadas. Esses estudos são possíveis a partir da utilização de marcadores 
moleculares, como os polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs – Single 
Nucleotide Polymorphism), que são ferramentas utilizadas para identificação 
da região genômica associada ao fenótipo de interesse e que podem explicar 
parte considerável da variância genética aditiva das características avaliadas 
(Berry; Crowley, 2012; Lanna; Almeida, 2004; Rolf et al., 2012). A partir disso, 
a identificação de vias metabólicas e as análises funcionais podem também 
auxiliar no desenvolvimento de estratégias de seleção e maior compreensão 
da expressão fenotípica e da arquitetura genética que regem as caracterís-
ticas avaliadas, principalmente, as de alta complexidade biológica (De Los 
Campos et al., 2013; Lanna; Almeida, 2004; Rosa, 2015).
Outro tipo de estudo que utiliza informação molecular é a seleção genômica 
(GS – Genomic Selection), que tem como objetivo explorar o desequilíbrio 
de ligação (DL) entre loci de características quantitativas (QTL – Quantitative 
Trait Loci) e marcadores SNPs ao longo de todo o genoma, capturando toda 
ou a maior parte da variação genética responsável pela variação fenotípica 
das características avaliadas. Com base nos efeitos dos marcadores, é esti-
mado o valor genético genômico dos animais (GEBV – Genomic Estimated 
Breeding Values) para a seleção dos animais para as características de inte-
resse econômico (De Los Campos et al., 2013). A grande diferença entre GS 
e GWAS está associada à utilização de todos os marcadores e não apenas 
os de efeito significativo para a predição e a seleção genômica, como ocor-
re no GWAS. A avaliação de todos os marcadores presentes no genoma é 
importante para a seleção de características quantitativas, pois essas são 
influenciadas por um grande número de genes com pequeno efeito individual 
(De Los Campos et al., 2013; Meuwissen et al., 2001).
Como vantagens, a realização de estudos que abordam informações mole-
culares pode possibilitar ou mesmo acelerar a avaliação de características 
de difícil mensuração, como o CAR, GPR e CGR, aumentar a acurácia de 
predição dos valores genéticos, possibilitar a avaliação de animais ainda jo-
vens ou mesmo na ausência de mensurações do seu próprio fenótipo ou de 
seus parentes, e, desta maneira, reduzir o intervalo de gerações, levando 
a maiores ganhos genéticos anuais (Boddhireddy et al., 2014; Pryce et al., 
2014; Santana et al., 2014b, 2014c). O que possibilita avanços na área de 
melhoramento genético animal e outras biotecnologias, uma vez que auxiliam 
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no estudo aprofundado de características com baixa resposta ao processo de 
seleção tradicional (Boddhireddy et al., 2014; Pryce et al., 2014; Santana et 
al., 2014b, 2014c).
Ressalta-se que estudos genômicos para características de eficiência ali-
mentar têm sido mais expressivos em raças taurinas, de forma que as in-
formações obtidas podem não ser representativas para zebuínos, principal 
subespécie utilizada em sistemas de produção de bovinos brasileiros. Esses 
estudos têm como base o desequilíbrio de ligação entre marcador e uma va-
riante causal e existem diferenças nas frequências alélicas e na extensão do 
DL entre as duas subespécies, além de possíveis interações entre o genoma 
e os QTLs (Li et al., 2009; Santana et al., 2014b). Além disso, os estudos ava-
liando a eficiência alimentar em bovinos Nelore tem sido conduzidos, princi-
palmente, com populações experimentais ou poucos rebanhos e, consequen-
temente, com pequeno tamanho amostral (Bonamy et al., 2019; Ceacero et 
al., 2016; De Moraes et al., 2017; De Oliveira et al., 2014; Grion et al., 2014; 
Moraes et al., 2019; Olivieri et al., 2016; Polizel et al., 2018; Santana et al., 
2014a). Adicionalmente, poucos são os estudos que avaliam as correlações 
genéticas entre características relacionadas à eficiência alimentar e outras 
características de importância econômica em bovinos Nelore, sobretudo com 
a inclusão de informação genômica (Bonamy et al., 2019; Ceacero et al., 
2016; De Moraes et al., 2017; Grion et al., 2014; Moraes et al., 2019; Polizel 
et al., 2018; Santana et al., 2014a).
Nesse âmbito, objetivou-se abordar os critérios de seleção utilizados para 
seleção genética da eficiência alimentar em bovinos de corte, bem como 
apresentar a aplicação de ferramentas genéticas e genômicas na avaliação 
dessas características.
Estado da arte da seleção genética 
para eficiência alimentar
Considerando o aumento da demanda da produção de alimento, incluindo 
produtos de origem animal, aliado à busca por sistemas de produção de 
maior sustentabilidade econômica e ambiental, a utilização de animais mais 
eficientes se torna cada vez mais desejável. Nesse âmbito, a eficiência ali-
mentar é uma importante característica a ser considerada nos sistemas de 
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produção de bovinos de corte, pois possibilita a identificação de animais que 
apresentam menor consumo de alimento em relação à quantidade de carne 
produzida. Com isso, é possível reduzir os custos de produção dos sistemas 
de bovinos de corte (Arthur et al., 2005; Arthur; Herd, 2008).
A eficiência alimentar é importante, sobretudo para bovinos, uma vez que a 
maior parte da energia consumida é utilizada para suprir as exigências de 
mantença. Estima-se que 65% a 70% da energia metabolizável necessária 
para a produção de carne é destinada para as atividades basais dos animais 
(Ferrell; Jenkins, 1985). Assim, apesar de zebuínos terem menor exigência 
de mantença que taurinos (Sainz et al., 2006), a maior parte do alimento con-
sumido é utilizada para realização das atividades basais e não para o ganho 
em peso. Com isso, a redução dos custos destinados à alimentação de bovi-
nos de corte envolve a obtenção de animais de menor demanda energética.
A utilização de animais mais eficientes reduz o impacto ambiental ao diminuir 
o uso de insumos e recursos naturais, bem como a intensidade de produção 
entérica de gases de efeito estufa e de dejetos sólidos. Tudo isso sem pre-
judicar o desempenho animal (Arthur; Herd, 2008; Dilorenzo; Lamb, 2012; 
Grion et al., 2014; Herd et al., 2002; Nkrumah et al., 2007a; Santana et al., 
2012). De acordo com DiLorenzo e Lamb (2012), a seleção para eficiência 
alimentar, utilizando o CAR, pode reduzir 29% da intensidade de produção de 
esterco fresco e excreções de fósforo e nitrogênio, enquanto as emissões de 
metano podem ser reduzidas em até 28%.
Adicionalmente, uma maior eficiência pode contribuir com a utilização de ani-
mais mais eficientes, contribuindo para minimizar o problema de competição 
por áreas produtivas, pois, de acordo com Basarab et al. (2003), animais 
mais eficientes permitem a redução das áreas de pastejo, visto que nesses 
sistemas os animais consumirão menos forragem, sendo possível aumentar 
as taxas de lotação. O mesmo pode ser aplicado em sistemas de confina-
mento, pois será possível fornecer menos alimento para o mesmo nível de 
produção dos animais.
Em detrimento da importância econômica e ambiental das características de 
eficiência alimentar, os programas de melhoramento genético de bovinos de 
corte têm atribuído mais ênfase às características de crescimento, reproduti-
vas e de carcaça. Esse fato está relacionado à demanda de investimento em 
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estrutura e mão de obra necessária para a mensuração de informações em 
larga escala e estimação do valor genético para as características utilizadas 
como critério de seleção para eficiência alimentar. Como exemplo cita-se o 
CMS individual, seja em sistemas de baias individuais ou coletivas providas 
de equipamentos capazes de mensurar essa informação (Lanna; Almeida, 
2004; Olivieri et al., 2016; Santana et al., 2014a). Contudo, o desenvolvimen-
to de tecnologias eletrônicas, as quais permitem a mensuração do consumo 
individual de alimento, tem facilitado a coleta de fenótipos para eficiência ali-
mentar em bovinos (Boaitey et al., 2017), reduzindo a demanda de mão de 
obra para avaliação. 
Além disso, tem-se o retorno dos investimentos realizados para a construção 
de sistemas que possibilitam a coleta do consumo individual, por meio da se-
leção e da utilização de animais que consomem menos alimento e do menor 
gasto com alimentação (Boaitey et al., 2017; Lanna; Almeida, 2004; Silva et 
al., 2016). Lanna e Almeida (2004), ao avaliarem o retorno da seleção para 
CAR no Brasil, demonstraram que a redução de 10% do CAR equivale ao 
ganho genético de 0,102 kg de MS/dia, ou seja, a cada ano de seleção os ani-
mais consumiriam 13% a menos de alimento, resultando em uma economia 
de 64 milhões de reais ao ano.
Tradicionalmente, a conversão alimentar (CA), a eficiência alimentar (EA), o 
CMS e o GMD (Archer et al., 1999; Arthur; Herd, 2008) têm sido utilizados 
para avaliação da eficiência alimentar. A EA é definida como uma razão entre 
o ganho em peso e CMS, mensurada em quilograma de GMD/kg de CMS. 
Já a CA, é a inversa, calculada como a razão do CMS pelo GMD e mensu-
rada em quilograma de CMS/kg de GMD (Arthur; Herd, 2008; Herd et al., 
2002; Koch et al., 1963). Valores positivos e mais altos são desejáveis para 
EA, enquanto valores mais baixos são desejáveis para CA. A CA e a EA, 
por si, apresentam limitações ao serem utilizadas como critérios de seleção 
genética, por serem geneticamente associadas ao peso adulto, tendem a 
aumentar as exigências de mantença dos animais ao longo das gerações e 
os custos de produção, como resposta à seleção (Berry; Crowley, 2012). O 
mesmo pode ser observado ao utilizar como critério de seleção o GMD e o 
CMS, visto que, sem ajustes, conduzem a identificação de animais de maior 
tamanho corporal e exigência de mantença (Archer et al., 1999; Grion et al., 
2014; Olivieri et al., 2016). Nesse contexto, o aumento do tamanho e do peso 
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adulto em vacas pode comprometer a eficiência reprodutiva, reduzindo o ga-
nho no setor de cria (Moore et al., 2009). 
Diante das desvantagens da utilização de características como CA, EA, CMS 
e GMD e na busca por características que permitam a identificação de bo-
vinos que possam converter os alimentos consumidos em proteína animal 
de forma mais eficiente sem afetar negativamente características produtivas, 
reprodutivas e de carcaça, outras medidas têm sido propostas, como o CAR, 
GPR e CGR. A literatura encontrada demonstra que a seleção utilizando 
estes indicadores (CAR, GPR e CGR) pode elevar a eficiência alimentar e 
que também, não apresenta resposta correlacionada indesejável em outras 
características de importância econômica, enquanto apresentam correlação 
favorável entre si (Berry; Crowley, 2012, 2013; Koch et al., 1963; Olivieri et al., 
2016; Santana et al., 2014b).
Conforme equação abaixo, o consumo alimentar residual (kg de MS/dia), 
proposto por Koch et al. (1963), é estimado utilizando uma equação de re-
gressão do CMS ajustado pelo GMD e peso vivo metabólico (PM0.75), sendo 
a diferença entre o CMS observado e predito, necessário para atender as 
exigências de mantença e crescimento dos animais:
y = β0 + β1GMD + β2  PM 0.75 + ε(CAR)
Em que: y é o consumo de matéria seca individual; β0 é o intercepto; β1 e β2 
são os coeficientes de regressão linear para GMD e PM0.75, respectivamente; 
e ε é o erro residual, ou seja, CAR.
O CAR, GPR e CGR são estimados dentro de grupo de contemporâneos 
(GC). Para essa característica, o ideal é que os animais apresentem valores 
negativos.
O GPR (kg de GMD/dia) é obtido pela diferença entre o ganho em peso indivi-
dual observado e o predito, por meio de uma equação de regressão compos-
ta pelo CMS e o PM0.75 para mantença, conforme abaixo (Koch et al., 1963):
GMDe = β0 + β1CMS + β2  PM 0.75 + ε(GPR)
Em que: β0 é o intercepto, β1 e β2 são os coeficientes de regressão para CMS 
e PM0.75, respectivamente; e ε é o erro residual, ou seja, GPR.
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Para GPR, o desejado são valores positivos, indicando que os animais apre-
sentaram maior ganho em peso que o esperado para o peso corporal e o 
CMS. Assim como o CAR, o GPR é baseado no CMS e independente do 
crescimento e do tamanho adulto. O GPR foi proposto como um critério de 
seleção de animais mais eficientes e que não fosse independente do ganho 
em peso, o que ocorre com o CAR. Essa pode ser uma das razões pelas 
quais o CAR não é extensamente adotado em programas de seleção, uma 
vez que animais de crescimento lento podem ser considerados eficientes 
quando apresentam CAR negativo (Berry; Crowley, 2012). 
Assim como a independência do GMD pode ser um problema para o CAR, a 
independência do CMS pode ser uma limitação da utilização do GPR (Berry; 
Crowley, 2012; Ceacero et al., 2016). Dessa forma, foi proposta a obtenção 
de uma característica estimada como a combinação entre o CAR e o GPR, 
que é o CGR. Essa característica é obtida por meio da padronização do CAR 
e do GPR para terem variâncias iguais, seguida da soma dessas duas va-
riáveis. Com isso, os animais com valores positivos são os mais eficientes e 
desejáveis (Berry; Crowley, 2012), conforme fórmula abaixo:
Em que: σCAR e σGPR são os desvios-padrão do CAR e do GPR, respecti-
vamente. Ambas as características, CAR e GPR, são funções lineares dos 
componentes das características: CMS, GMD e PM0.75.
Para o CAR, têm sido observadas correlações genéticas de moderadas a alta 
com CMS, EA e CA, variando de 0,33 a 0,95. A exceção a esses valores foi 
observada nos estudos de Brunes et al. (2020), Moraes et al. (2019) e Torres-
Vasquez et al. (2018) (Tabela 1). De maneira geral, essas estimativas de corre-
lação demonstram que o CAR pode ser um critério de seleção genética eficaz 
para redução do consumo e aumento da eficiência alimentar (Arthur; Herd, 
2008; Nkrumah et al., 2007a). É importante ressaltar que, dentre as caracterís-
ticas indicadoras de eficiência alimentar, o CAR é a que apresenta as maiores 
correlações com CMS, podendo ser observadas maiores respostas genéticas 
na redução do consumo com a utilização do CAR como critério de seleção. 
As correlações genéticas entre CAR e GPR apresentadas variaram de -0,46 
a -0,13, sendo consideradas de baixas a moderadas, o que respalda a baixa 
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associação entre CAR e ganho em peso. As correlações genéticas entre CAR 
e CGR relatadas foram de moderadas a altas (-0,90 a -0,61). Esse compor-
tamento pode ser atribuído à utilização da primeira característica para esti-
mação da segunda (Berry; Crowley, 2012) e indica uma resposta genética fa-
vorável na redução do consumo, frente ao aumento do ganho em peso. Mais 
uma vez, demonstrando que o CGR é um indicador mais harmônico para a 
seleção para eficiência alimentar. Em conjunto com o CAR, o GPR é utilizado 
para estimativa do CGR, o que resulta nas moderadas e altas correlações 
genéticas relatadas entre essas características.
Para CMS, as correlações genéticas com EA têm sido negativas, variando de 
-0,50 a -0,11 (Tabela 1) e indicando que a redução do CMS pode levar a res-
postas genéticas no aumento da eficiência alimentar. Entre CMS e CA, as es-
timativas apresentadas na literatura apresentam grande amplitude, variando 
de -0,12 a 0,60. Esses valores podem ser atribuídos a variações intrínsecas 
à população e à raça avaliada, mas também ao fato de que EA e CA são ob-
tidas como razão apresentando maior viés de estimação (Arthur et al., 2001; 
Berry; Crowley, 2013; Gunsett, 1984).  
Tabela 1. Correlações genéticas ± desvio-padrão (rg2 ± DP) entre consumo alimentar 
residual (CAR), consumo de matéria seca (CMS), eficiência alimentar (EA), conversão 
alimentar (CA), ganho em peso residual (GPR), consumo e ganho residual (CGR) em 
bovinos de corte.
§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
Consumo alimentar residual
CMS
0,73 ± 0,18 464 Angus, Charolês, Composto Nkrumah et al. (2007a)
0,85 ± 0,08 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
0,59 ± 0,13 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
0,59 ± 0,13 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,33 ± 0,14 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,95 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,75 ± 0,12 677 Nelore de Moraes et al. (2017)
0,61 ± 0,11 2.058 Nelore Polizel et al. (2018)
0,83 ± 0,04 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,82 945 Nelore Moraes et al. (2019)
0,92 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
0,76 ± 0,05 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
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§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
EA
0,68 ± 0,08 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
-0,54 ± 0,06 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
CA
0,62 ± 0,09 464 Angus, Charolês, Composto Nkrumah et al. (2007a)
0,93 ± 0,09 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
0,48 ± 0,10 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
0,48 ± 0,10 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,49 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,50 ± 0,10 2.058 Nelore Polizel et al. (2018)
0,20 ± 0,16 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,15 945 Nelore Moraes et al. (2019)
0,45 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
GPR
-0,46 ± 0,11 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
-0,34 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,13 ± 0,17 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,23 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
CGR
-0,90 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,61 ± 0,06 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Consumo de matéria seca
EA
-0,11 ± 0,18 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
-0,50 ± 0,05 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
CA
0,28 ± 0,23 464 Angus, Charolês e Compostos Nkrumah et al. (2007a)
0,60 ± 0,26 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
0,38 ± 0,11 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
0,38 ± 0,11 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,10 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,10 ± 0,04 2.058 Nelore Polizel et al. (2018)
-0,12 ± 0,16 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,32 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Tabela 1. Continuação.
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§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
GPR
-0,03 ± 0,13 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
-0,03 ± 0,11 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,10 ± 0,22 785 Nelore Grion et al. (2014)
-0,12 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,19 ± 0,16 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,13 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
CGR
-0,35 ± 0,11 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
-0,14 ± 0,18 785 Nelore Grion et al. (2014)
-0.87 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,62 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Eficiência alimentar
CA -0,46 ± 0,05 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
GPR
0,21 ± 0,17 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
0,28 ± 0,07 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
CGR
-0,17 ± 0,16 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
0,54 ± 0,04 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Conversão alimentar
GPR
-0.89 ± 0.03 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
-0,89 ± 0,03 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
-0,95 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,92 ± 0,04 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,58 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
CGR
-0,80 ± 0,05 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
-0,48 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,55 ± 0,08 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Ganho em peso residual
CGR
0,83 ± 0,04 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,82 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,46 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
§Carac – características; †N – número de observações.
Tabela 1. Continuação.
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A baixa correlação genética entre CMS e GPR confirma a independência e a 
ausência de resposta correlacionada da segunda característica no consumo 
de alimento. A variação de moderada a alta nas estimativas de correlação ge-
nética entre CGR e CMS relatada em estudos anteriores pode ser atribuída à 
utilização do CAR para estimação do CGR, isso porque o CAR é obtido con-
siderando o CMS. Assim, CGR pode ser um eficaz critério de seleção para 
redução do CMS, porém com menor resposta correlacionada que o CAR.
As estimativas de correlações genéticas entre EA e CA, GPR ou CGR, re-
latadas na Tabela 1, variam de baixas a moderadas (-0,46 a 0,54). Já as 
correlações genéticas entre CA e GPR ou CGR variam de moderadas a altas 
(-0,95 a -0,48). Assim, espera-se que a seleção genética para redução da 
conversão alimentar resulte no aumento de GPR e de CGR, sendo esses 
resultados favoráveis para o sistema de produção, pois leva a obtenção de 
animais mais eficientes.
As estimativas de herdabilidade para CMS variaram de 0,23 a 0,64, sendo 
consideradas de moderadas a altas, com exceção do estudo de Cancino-
Baier et al. (2019), que apresentou baixa estimativa (0,10) em bovinos 
Guzerá (Tabela 2). Por outro lado, as estimativas de herdabilidade de EA 
(0,07 a 0,47) e CA (0,06 a 0,42) variaram de baixas a moderadas. Assim, 
entre as medidas de eficiência alimentar, menores ganhos genéticos podem 
ser esperados para EA e CA.
Estudos genéticos com CAR são mais recorrentes em raças taurinas, nos 
quais as estimativas de herdabilidade variam de moderada a alta magnitu-
de (0,21 a 0,62) (Archer et al., 1999; Basarab et al., 2003; Berry; Crowley, 
2012; Koch et al., 1963; Mao et al., 2013; Nkrumah et al., 2007a; Savietto et 
al., 2014). Poucos trabalhos relatam estimativas de herdabilidade em zebuí-
nos, sendo observados valores moderados (0,17 a 0,43) (Grion et al., 2014; 
Olivieri et al., 2016; Santana et al., 2014b, 2014c) (Tabela 2).
As avaliações do GPR têm sido ainda menos frequentes que o CAR. Com 
isso, poucas estimativas de herdabilidade têm sido relatadas para essa ca-
racterística, as quais variam de 0,19 a 0,62 para taurinos (Crowley et al., 
2010; Koch et al., 1963) e de 0,13 a 0,40 para zebuínos (Grion et al., 2014; 
Santana et al., 2012) (Tabela 2).  Em animais taurinos, a herdabilidade rela-
tada para CGR é de 0,36±0,06, sendo um valor intermediário entre as herda-
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bilidades para CAR e GPR (Berry; Crowley, 2013). Para bovinos Nelore, as 
estimativas de herdabilidade relatadas variam de 0,15 a 0,54 (Ceacero et al., 
2016; Grion et al., 2014) (Tabela 2).
Tabela 2. Estimativas de herdabilidade e seus respectivos desvios-padrão (h2±DP) 
para consumo alimentar residual (CAR), consumo de matéria seca (CMS), eficiência 
alimentar (EA), conversão alimentar (CA), ganho em peso residual (GPR) e consumo 
e ganho em peso residual (CGR) em bovinos de corte.
§Carac h2±DP †N Raça Autor
CAR
0,28 1.324 Angus, Hereford, Shorthorn Koch et al. (1963)
0,62 ± 0,14 760 Angus, Hereford, Limousin Archer et al. (1999) 
0,39 ± 0,03 1.180 Angus Arthur et al. (2001)
0,21 ± 0,12 464 Angus, Charolês, Composto Nkrumah et al. (2007a)
0,47 ± 0,13 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
0,45 ± 0,06 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
0,45 ± 0,06 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,33 593 Nelore de Oliveira et al.(2014)
0,22 ± 0,07 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,37 ± 0,16 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,17 ± 0,07 986 Nelore Silva (2015)
0,24 ± 0,06 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
0,18 ± 0,05 683 Nelore Olivieri et al. (2016)
0,43 ± 0,05 677 Nelore de Moraes et al. (2017)
0,28 ± 0,07 2.058 Nelore Polizel et al. (2018)
0,24 ± 0,07 946 Nelore Silva (2018)
0,40 ± 0,07 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,12 ± 0,00 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
0,36 ± 0,02 945 Nelore Moraes et al. (2019)
0,22 ± 0,02 11.448 Angus, Charolês, Composto Zhang et al. (2020)
0,17 ± 0,04 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
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§Carac h2±DP †N Raça Autor
CMS
0,64 1.324 Angus, Hereford, Shorthorn Koch et al., (1963)
0,62 ± 0,12 760 Angus, Hereford, Limousin Archer et al. (1999)
0,39 ± 0,03 1.180 Angus Arthur et al. (2001)
0,54 ± 0,15 464 Angus, Charolês, Composto Nkrumah et al. (2007a)
0,48 ± 0,14 468 Brangus Lancaster et al., (2009)
0,49 ± 0,06 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,42 593 Nelore de Oliveira et al.(2014)
0,60 ± 0,18 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,40 ± 0,16 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,43 ± 0,08 986 Nelore Silva (2015)
0,47 ± 0,05 683 Nelore Olivieri et al. (2016)
0,36 ± 0,05 677 Nelore de Moraes et al. (2017)
0,46 ± 0,09 2.058 Nelore Polizel et al., (2018)
0,55 ± 0,08 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,10 ± 0,00 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
0,49 ± 0,07 945 Nelore Moraes et al. (2019)
0,39 ± 0,02 11.448 Angus, Charolês, Composto Zhang et al. (2020)
0,23 ± 0,04 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
EA
0,36 1.324 Angus, Hereford, Shorthorn Koch et al. (1963)
0,47 593 Nelore de Oliveira et al.(2014)
0,14 ± 0,06 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
0,07 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Tabela 2. Continuação.
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§Carac h2±DP †N Raça Autor
CA
0,42 ± 0,13 760 Angus, Hereford, Limousin Archer et al., (1999)
0,29 ± 0,04 1.180 Angus Arthur et al. (2001)
0,41 ± 0,15 464 Angus, Charolês, Composto Nkrumah et al. (2007a)
0,29 ± 0,12 468 Brangus Lancaster er al., (2009)
0,30 ± 0,06 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
0,30 ± 0,06 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,39 593 Nelore de Oliveira et al.(2014)
0,19 ± 0,07 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,31 ± 0,11 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,11 ± 0,06 986 Nelore Silva (2015)
0,13 ± 0,06 683 Nelore Olivieri et al. (2016)
0,19 ± 0,06 2.058 Nelore Polizel et al., (2018)
0,20 ± 0,06 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,06 ± 0,07 945 Nelore Moraes et al. (2019)
0,09 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
GPR
0,62 1.324 Angus, Hereford, Shorthorn Koch et al., (1963)
0,45 ± 0,05 2.605 Bos taurus Crowley et al., (2010)
0,28 ± 0,06 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,13 ± 0,07 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,40 ± 0,14 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,19 ± 0,06 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
0,19 ± 0,06 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,17 ± 0,05 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
CGR
0,36 ± 0,06 2.605 Bos taurus Berry e Crowley (2012)
0,19 ± 0,08 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,54 ± 0,17 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,15 ± 0,05 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
0,20 ± 0,05 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
§Carac – características; †N – número de observações.
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Apesar do moderado sinergismo entre as características de eficiência alimen-
tar (Tabela 1), estas apresentam diferentes bases genéticas e podem levar 
a diferentes respostas na melhoria da eficiência alimentar. Considerando os 
diferentes sistemas de produção de bovinos, a escolha do critério de seleção 
para eficiência alimentar mais adequado vai depender do sistema e do objeti-
vo de produção. Enquanto o CAR pode ser um critério de seleção efetivo para 
redução do consumo e indicado para ser utilizado em sistemas de produção 
com baixa oferta de alimento, o CGR permite a seleção de animais de baixo 
consumo e maior ganho em peso residual e é indicado para sistemas mais 
intensivos de produção. 
O cálculo do CAR atribui independência fenotípica do peso adulto, do tama-
nho corporal e da taxa de crescimento, o que corrobora as baixas correlações 
genéticas relatadas entre essas características (Tabela 3). A equação faz do 
CAR um dos melhores índices para eficiência alimentar, pois leva em consi-
deração o desempenho previsto e o ajuste do peso metabólico do indivíduo, 
além de indicar a variação genética da utilização de nutrientes (Basarab et 
al., 2003). Tem sido demonstrado que animais mais eficientes avaliados pelo 
CAR em idades jovens, como a desmama, também apresentam CAR nega-
tivo em idades mais avançadas (Arthur et al., 2005; Arthur; Herd, 2008; Herd 
et al., 2002). 
Tabela 3. Correlações genéticas ± desvio-padrão (rg2 ± DP) entre características de 
crescimento e eficiência alimentar em bovinos de corte.
§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
Consumo alimentar residual
PN
0,00 ± 0,12 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,02 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P120 0,06 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P200 0,25 ± 0,14 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
P210 -0.36 ± 0,15 785 Nelore Grion et al. (2014)
P240 0,07 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P365 0,22 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P400 -0,02 ± 0,14 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
P450 0,19 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P600 0,15 ± 0,11 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
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§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
PM0,75
0,33 ± 0,29 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
-0.20 ± 0,15 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,18 ± 0,07 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,40 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
-0,07 945 Nelore Moraes et al. (2019)
GMD
0,04 ± 0,32 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
-0,53 ± 0,10 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
0,06 ± 0,19 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,11 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,13 ± 0,27 945 Nelore de Moraes et al. (2017)
-0,19 ± 0,05 2.058 Nelore Polizel et al. (2018)
0,34 ± 0,13 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,44 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
0,61 945 Nelore Moraes et al. (2019)
Consumo de matéria seca
PN
0,20 ± 0,10 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,23 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P120 0,32 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P200 0,68 ± 0,09 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
P240 0,36 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P365 0,56 ± 0,08 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P400 0,42 ± 0,11 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
P450 0,56 ± 0,08 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P600 0,61 ± 0,07 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
PM0,75
0,56 ± 0,22 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
0,37 ± 0,04 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,82 ± 0,05 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
0,67 ± 0,07 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)




§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
GMD
0,77 ± 0,15 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
0,63 ± 0,03 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,76 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,83 ± 0,06 8.078 Nelore Ceacero et al., (2016)
0,46 ± 0,10 2.058 Nelore Polizel et al. (2018)
0,72 ± 0,08 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,40 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
Eficiência alimentar
PN -0,07 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P120 0,09 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P240 0,16 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P365 0,40 ± 0,04 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P450 0,19 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Conversão alimentar
PN
-0,09 ± 0,15 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0.08 ± 0,04 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P120 0,09 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P200 0,05 ± 0,18 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
P240 0,23 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P365 0,24 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P400 0,10 ± 0,17 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
P450 0,18 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P600 -0,12 ± 0,15 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
PM0,75
-0,29 ± 0,32 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
-0,21 ± 0,17 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
GMD
-0,36 ± 0,31 468 Brangus Lancaster et al. (2009)
-0,57 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,40 ± 0,09 2.058 Nelore Polizel et al. (2018)
-0,69 ± 0,09 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
Tabela 3. Continuação.
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§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
Ganho em peso residual
PN
0,19 ± 0,15 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,17 ± 0,05 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P120 0,15 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P200 -0,06 ± 0,18 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
P210 0,21 ± 0,22 785 Nelore Grion et al. (2014)
P240 -0,12 ± 0,04 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P365 -0,12 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P400 -0,12 ± 0,17 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
P450 -0,15 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P600 0,09 ± 0,15 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
PM0,75
0,26 ± 0,21 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,21 ± 0,17 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
GMD
0,82 ± 0,05 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
0,53 ± 0,16 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,81 ± 0,06 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
Consumo e ganho em peso residual
PN 0,03 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P120 0,08 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P210 0,37 ± 0,18 785 Nelore Grion et al. (2014)
P240 0,16 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P365 -0,15 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P450 -0,15 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PM0,75 0,28 ± 0,17 785 Nelore Grion et al. (2014)
GMD
0,56 ± 0,09 2.605 Bos taurus Crowley et al. (2010)
0,18 ± 0,20 785 Nelore Grion et al. (2014)
0,20 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
§Carac – características; †N – número de observações, PN - peso ao nascer; P120 – peso aos 120 dias de 
idade; P200 – peso aos 200 dias de idade; P210 – peso aos 210 dias de idade; P240 – peso aos 240 dias 
de idade; P365 – peso aos 365 dias de idade; P400 – peso aos 400 dias de idade; P450 – peso aos 450 
dias de idade; P600 – peso aos 600 dias de idade; PM0,75 – peso metabólico; GMD – ganho médio diário.
Tabela 3. Continuação.
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Por meio da equação do GPR, é possível identificar animais que apresen-
tam crescimento mais rápido, consumindo menos alimento que o esperado 
e sem apresentar diferenças no peso vivo. Esse comportamento é respalda-
do pela baixa correlação entre GPR e características de crescimento, como 
peso ajustado e peso metabólico, e pela alta correlação genética com GMD 
(Tabela 3). 
O CGR é estimado para ser independente do tamanho adulto, possuir baixa 
correlação genética com características de peso (Tabela 3) e relação favo-
rável e equilibrada entre CMS e GMD (Berry; Crowley, 2012; Ceacero et al., 
2016). O CGR, assim como o CAR, apresenta independência do peso me-
tabólico, porém, apresenta correlação fenotípica negativa com a ingestão de 
alimentos e positiva com ganho de peso. Assim, espera-se que a seleção 
realizada para CGR reduza a probabilidade de um animal de crescimento 
lento ter classificação favorável para eficiência alimentar, pois possibilita a 
identificação de animais que apresentem maiores ganhos em peso e menor 
consumo, sendo economicamente mais vantajosos (Berry; Crowley, 2012). 
Entre as medidas de eficiência alimentar, o CMS apresentou as maiores cor-
relações genéticas com peso corporal (0,20 a 0,82) (Tabela 3). Esse compor-
tamento era esperado, uma vez que animais de maior tamanho corporal são 
também os de maior exigência de mantença e de maior consumo. Contudo, 
o aumento do CMS não é desejável, em razão da sua relação direta com o 
aumento dos custos com alimentação e de produção, além de não levar à 
obtenção de animais mais eficientes. Nesse sentido, CAR, GPR e CGR po-
dem ser critérios de seleção mais indicados para obtenção de animais mais 
eficientes quanto ao uso de alimento.
Conforme mencionado anteriormente, uma das desvantagens da utilização 
da EA e CA como critério de seleção é a correlação com peso corporal, sen-
do animais de maior peso corporal os de maior conversão alimentar, ou seja, 
menos eficientes, sobretudo para peso a maiores idades (Tabela 3).
Além das baixas correlações com as características de crescimento (Tabela 
3), estudos relatam que a seleção para eficiência alimentar utilizando CAR, 
GPR e CGR pode levar a melhoria no desempenho de características como 
a musculosidade e a conformação de carcaça (Berry; Crowley, 2012; Crowley 
et al., 2010; Santana et al., 2012, 2014b). Isso devido à correlação genética 
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favorável do CAR, GPR e CGR com algumas das características de carcaça, 
como área do músculo Longissimus dorsi, peso da carcaça e característi-
cas musculares (Brunes et al., 2020; Cancino-Baier et al., 2019; Moraes et 
al., 2019; Retallick et al., 2014). As correlações genéticas entre GPR e CGR 
com área de olho de lombo (AOL), espessura de gordura subcutânea (EG) e 
espessura de gordura na garupa (P8) variaram de -0,12 a 0,28 em bovinos 
Angus e Nelore (Tabela 4).
Tabela 4. Correlações genéticas ± desvio-padrão (rg2 ± DP) entre características de 
carcaça e eficiência alimentar em bovinos de corte.
§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
Consumo alimentar residual
AOL
-0,52 ± 0,30 464 Angus, Charolês e Composto Nkrumah et al. (2007a)
-0,38 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,70 ± 0,20 945 Nelore de Moraes et al. (2017)
-0,19 ± 0,14 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,09 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
-0,42 945 Nelore Moraes et al. (2019)
0,04 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
EG
0,35 ± 0,30 464 Angus, Charolês e Composto Nkrumah et al. (2007a)
0,02 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,06 ± 0,25 945 Nelore de Moraes et al. (2017)
0,18 ± 0,16 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,34 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
-0,02 945 Nelore Moraes et al. (2019)
0,13 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P8
0,17 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,42 ± 0,21 945 Nelore de Moraes et al. (2017)
0,24 ± 0,13 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,07 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
-0,02 945 Nelore Moraes et al. (2019)
0,13 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Continua...
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§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
Consumo de matéria seca
AOL
0,40 ± 0.20 464 Angus, Charolês e Composto Nkrumah et al. (2007a)
-0,37 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,48 ± 0,10 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
-0,05 ± 0,13 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,15 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
-0,17 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
EG
0,29 ± 0,19 464 Angus, Charolês e Composto Nkrumah et al. (2007a)
0,03 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,29 ± 0,13 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
0,11 ± 0,15 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,24 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
-0,05 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P8
0,03 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,39 ± 0,11 8.078 Nelore Ceacero et al. (2016)
0,20 ± 0,12 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,01 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
0,07 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Eficiência alimentar
AOL -0,17 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
EG -0,04 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P8 -0,12 ± 0,04 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Conversão alimentar
AOL
0,54 ± 0,23 464 Angus, Charolês e Composto Nkrumah et al. (2007a)
-0,19 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,05 ± 0,18 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,27 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
EG
-0,29 ± 0,20 464 Angus, Charolês e Composto Nkrumah et al. (2007a)
-0,03 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,23 ± 0,20 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,02 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Tabela 4. Continuação.
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§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
P8
0,26 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,12 ± 0,17 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,18 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Ganho em peso residual
AOL
0,08 ± 0,18 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,12 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
EG
0,28 ± 0,20 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
0,05 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P8
0,24 ± 0,17 2.200 Angus Torres-Vasquez et al. (2018)
-0,09 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Consumo e ganho em peso residual
AOL
0,02 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
-0,02 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
EG
-0,03 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,07 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
P8
0,03 1.038 Nelore Santana et al. (2014a)
0,06 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
§Carac – características; †N – número de observações, AOL – área de olho de lombo; EG – espessura de 
gordura; P8 – espessura de gordura na garupa.
Por outro lado, outros estudos relataram correlações desfavoráveis entre 
CAR e características de carcaça, sobretudo para AOL, variando de -0,70 
a 0,09 (Arthur et al., 2001; Santana et al., 2014b). Nkrumah et al. (2007a) 
também relataram correlação desfavorável entre CAR e EG (0,35), sendo a 
seleção genética para redução do CAR uma possibilidade de levar à redução 
da deposição de gordura na carcaça (Tabela 4). Dessa forma, a seleção para 
eficiência alimentar, principalmente, baseada no CAR, pode reduzir a propor-
ção de gordura subcutânea na carcaça (Santana et al., 2012), e os animais 
mais eficientes tendem a apresentar carcaça com maior proporção de tecido 
muscular, porém mais magras e com menor grau de acabamento, devido ao 
CAR estar relacionado fenotipicamente com a composição corporal (Archer 
et al., 1999; Basarab et al., 2003; Leme; Gomes, 2007).
Tabela 4. Continuação.
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Sabe-se que carcaças com maior proporção de tecido muscular em relação 
ao tecido adiposo podem afetar negativamente a qualidade de carne, a pre-
cocidade sexual e o desempenho reprodutivo dos animais, bem como a ren-
tabilidade do sistema, sendo esta uma limitação para adoção do CAR (Arthur 
et al., 2005; Awda et al., 2013; Dilorenzo; Lamb, 2012; Nkrumah et al., 2007a; 
Randel; Welsh, 2013).
Ainda assim, em sua maioria, a associação genética entre CAR e qualidade 
de carcaça e precocidade sexual, tem sido pequena (Tabelas 4 e 5). Esse fato 
é atribuído às diferenças na maturidade fisiológica e na curva de crescimento 
entre os animais avaliados, o que afeta a composição do ganho corporal, 
taxa de metabólica e maturidade reprodutiva (Arthur; Herd, 2008; Basarab et 
al., 2003; Jensen et al., 1992; Lanna; Almeida, 2004; Leme; Gomes, 2007). 
Portanto, para a seleção de bovinos de corte, são necessárias estratégias 
para aumentar a eficiência alimentar, mas sem prejudicar características de 
desempenho, ou associadas à qualidade final do produto (Olivieri et al., 2016).
Tabela 5. Correlações genéticas ± desvio-padrão (rg2 ± DP) entre características de 
reprodução e eficiência alimentar em bovinos de corte.
§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
Consumo alimentar residual
PE365 0,17 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PE450
0,10 945 Nelore Moraes et al. (2019)
-0,19 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PE 0,28 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
Consumo de matéria seca
PE365 0,25 ± 0,01 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PE450 0,27 ± 0,09 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PE 0,43 2.697 Guzerá Cancino-Baier et al. (2019)
Eficiência alimentar
PE365 -0,17 ± 0,07 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PE450 -0,11 ± 0,04 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Conversão alimentar
PE365 0,16 ± 0,03 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PE450 0,10 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Continua...
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§Carac rg2 ± DP †N Raça Autor
Ganho em peso residual
PE365 0,06 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PE450 0,08 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
Consumo e ganho em peso residual
PE365 -0,21 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PE365 -0,21 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
PE450 -0,24 ± 0,02 4.329 Nelore Brunes et al. (2020)
§Carac – características; †N – número de observações; PE365 – perímetro escrotal aos 365 dias de idade; 
PE450 – peso aos 450 dias de idade; PE – perímetro escrotal.
Considerando uma possível influência negativa da seleção para eficiência 
alimentar no acabamento de carcaça, foi proposta a inclusão da EG na esti-
mação do CAR e do GPR, corrigindo assim, o viés para a composição da car-
caça. A inclusão da EG para ajuste do CAR e do GPR leva a menor influência 
da composição do ganho nas características de eficiência alimentar e, assim, 
reduz a correlação genética entre essas medidas com EG e a influência ne-
gativa da seleção para eficiência alimentar no acabamento de carcaça. Como 
vantagem adicional, quando o CAR e GPR são ajustados para EG, não são 
observadas diferenças nos índices reprodutivos, como a taxa de prenhez e 
reconcepção (Basarab et al., 2003, 2011; Mao et al., 2013). De fato, baixas 
correlações genéticas têm sido relatadas entre CAR, EA, CA, GPR, CGR e 
perímetro escrotal (-0,19 a 0,28) em bovinos Nelore e Guzerá (Brunes et al., 
2020; Cancino-Baier et al., 2019; Ferreira Júnior et al., 2018; Moraes et al., 
2019) (Tabela 5).
Entre EA e carcaça, as correlações genéticas observadas foram baixas (-0,17 
a 0,04), indicando ausência de respostas correlacionadas entre essas ca-
racterísticas. Por outro lado, as correlações genéticas entre CA e carcaça 
variaram de baixas a moderadas e com grande amplitude (-0,29 a 0,54). Com 
base nas estimativas relatadas na literatura (Tabela 4), a seleção para redu-
ção do CA, somente, pode levar ao aumento de EG.
As correlações genéticas entre CMS e características de carcaça apresentam 
amplitude que varia de -0,27 a 0,48 (Tabela 4). Conforme já mencionado, as 
variações nas estimativas de correlação de características de eficiência ali-
Tabela 5. Continuação.
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mentar e carcaça podem estar relacionadas à variação na idade de mensura-
ção e, consequentemente, à curva de crescimento dos animais. Ainda assim, 
e de maneira geral, observa-se que as correlações genéticas entre CMS e 
carcaça são moderadas e indicam que a seleção para aumento do CMS pode 
levar ao aumento do rendimento e acabamento de carcaça.
De maneira geral, as medidas relacionadas à eficiência alimentar apresen-
tam baixas correlações genéticas com perímetro escrotal e, portanto, redu-
zida resposta correlacionada pode ser esperada na precocidade sexual e na 
fertilidade de machos em decorrência da seleção para eficiência alimentar.
Considerando as baixas a moderadas correlações genéticas entre CAR, GPR 
e CGR, principalmente, com características de peso e de perímetro escro-
tal, recomenda-se a seleção direta para CAR, GPR e CGR visando melhoria 
da eficiência alimentar. Com isso, é necessária a mensuração dos fenótipos 
para eficiência alimentar em bovinos Nelore. Ressalta-se que a seleção para 
eficiência alimentar deve ser realizada utilizando índices de seleção que com-
binem essas com outras características de importância econômica.
Apesar dos esforços na mensuração do consumo de matéria seca e da ava-
liação genética da eficiência alimentar, ainda é um desafio estimar o valor 
genético de animais jovens com alta acurácia para essas características. A 
utilização de estudos que englobam informações genômicas, aliada aos mé-
todos tradicionais de melhoramento genético, pode ser uma alternativa para 
superar essas limitações.
Estudos genômicos e marcadores moleculares
No âmbito da genética animal, a maioria das características de importân-
cia econômica tem herança poligênica, ou seja, são controladas por grande 
número de genes com efeitos pequenos e variáveis. Para esse grupo de 
características quantitativas, os loci que afetam a sua expressão são denomi-
nados QTLs (Ferreira; Grattapaglia, 1998). A disponibilidade de marcadores 
moleculares permitiu que estudos mais refinados de mapeamento de carac-
terísticas quantitativas fossem realizados, levando a identificação de QTLs 
(Ferreira; Grattapaglia, 1998). As técnicas de biologia molecular existentes e 
o sequenciamento de genomas permitiram o desenvolvimento de uma série 
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de marcadores moleculares, como os microssatélites, polimorfismo de DNA 
amplificados ao acaso (RAPD), polimorfismo de comprimento de fragmentos 
amplificados (AFLP), SNP, entre outros (Ferreira; Grattapaglia, 1998).
Entre esses, marcadores do tipo SNP, se mostraram mais promissores, tor-
nando-se preferenciais sobre outros tipos de marcadores moleculares. Isso 
porque SNPs representam a diversidade da sequência genômica, abundân-
cia de polimorfismos no genoma, são acessados por meio de metodologia de 
fácil aplicação e alta automação, além do baixo custo. SNPs são polimorfis-
mos específicos a diferenças em uma única posição no genoma, um único 
nucleotídeo (substituição, deleção ou inserção). A maioria dos SNPs ocorre 
em regiões não codificadoras do genoma, um importante subconjunto cor-
responde a mutações em genes que estão associados a doenças ou outros 
fenótipos (Turchetto-Zolet et al., 2017). 
Os SNPs podem estar diretamente associados à expressão fenotípica quan-
do eles são a mutação causal, alterando a regulação e/ou a expressão do 
gene, ou indiretamente associados, quando se encontram ligados à mutação 
causal, devido ao DL. Este, por sua vez, é uma associação não aleatória en-
tre alelos de diferentes loci (Caetano, 2009). As informações de marcadores 
em DL com QTL podem ser utilizadas como fontes de variação de mérito 
genético e, assim, aplicadas na identificação de indivíduos candidatos a se-
leção, aumentando a acurácia de avaliação genética (Resende et al., 2012).
O sequenciamento do genoma bovino possibilitou o desenvolvimento de pai-
néis de genotipagem de alta densidade e que contêm um grande número 
de marcadores moleculares do tipo SNP distribuídos ao longo do genoma. 
Com o avanço das metodologias genômicas, painéis de menor densidade e 
menor custo têm se tornado preferido pelos melhoristas. Apesar da menor 
densidade, esses painéis contêm os SNPs mais informativos, o melhor con-
teúdo dos painéis de maior densidade, além de boa cobertura do genoma 
(Geneseek, 2019). Essas informações apresentam potencial para capturar 
grande parte da variação genética responsável pela expressão de caracterís-
ticas (Matukumalli et al., 2009).
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Métodos de predição do valor genômico 
e sua aplicação em características 
associadas à eficiência alimentar
A seleção genômica é um método que permite incluir informações de marca-
dores moleculares na avaliação genética dos animais, baseando-se no uso 
de um conjunto denso de marcadores, geralmente SNPs, que cobre todo o 
genoma e possibilita a estimação dos efeitos desses marcadores ou de cada 
segmento contido entre dois marcadores nas características de interesse 
econômico e emprego dessa informação na seleção de reprodutores. A GS 
contempla três etapas: (1) estimação e validação do modelo de predição; (2) 
predição dos valores genéticos dos candidatos à seleção; e (3) seleção dos 
genótipos baseados nas predições (Meuwissen et al., 2001; Resende, 2010). 
Para tal, uma população (de referência) com dados de fenótipos e genótipos 
conhecidos é utilizada para estimar uma equação de predição dos efeitos 
dos marcadores de DNA simultaneamente, combinando informações fenotí-
picas. Essas equações de regressão entre fenótipos e genótipos que permi-
tem estimar o efeito da substituição dos alelos de cada marcador em cada 
característica avaliada (Meuwissen et al., 2013). Esta equação composta 
pela combinação dos genótipos para cada SNP e as estimativas dos efeitos 
dos marcadores são, então, utilizadas para predizer GEBVs de animais de 
outra população (a de validação), com informação genotípica, mas que não 
precisam necessariamente possuir dados fenotípicos. Após validada, esta 
equação pode ser utilizada para predizer o GEBVs dos candidatos à seleção. 
Assim, a soma de todos os efeitos dos SNPs é utilizada como preditor do mé-
rito genético dos animais avaliados (Meuwissen et al., 2001; Resende, 2010).
Apesar de muitos marcadores terem sido associados à eficiência alimentar, 
ainda não foram descritos marcadores e genes com alta influência para es-
sas características (Meuwissen et al., 2013; Sherman et al., 2009; Sherman 
et al., 2010), o que é justificado pela natureza poligênica dessas caracterís-
ticas, influenciadas por muitos genes de efeito pequeno. Nesse sentido, a 
combinação dos marcadores moleculares, considerando as regiões genômi-
cas de alto e baixo efeito, para predição genômica, pode ter maior potencial 
para explicar a variância genética de características poligênicas, aumentando 
a acurácia de avaliação.
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Ao combinar informações fenotípicas, genômicas e de pedigree, é possível 
aumentar a acurácia de avaliação dos animais, principalmente, para caracte-
rísticas que se expressam em um único sexo, de forma tardia, de alto custo 
de mensuração e/ou que apresentam baixa herdabilidade. Além disso, a GS 
possibilita conhecer a arquitetura genética das características e a seleção de 
animais jovens, antecipando o processo de seleção e reduzindo o intervalo 
de gerações, além de, geralmente, diminuir os custos de avaliação e aumen-
tar o ganho genético (Vanraden, 2008). Outra vantagem da GS é a predição 
do mérito genético dos animais ainda jovens, mesmo daqueles que não te-
nham seus próprios fenótipos ou o de parentes mais próximos (Meuwissen 
et al., 2013). Assim, a seleção genômica permite otimizar o ganho genético 
de várias características de importância econômica e de difícil mensuração, 
incluindo-as como rotina de avaliação em programas de seleção e intensi-
ficando o uso de animais geneticamente superiores, mesmo aqueles ainda 
jovens (Carvalheiro et al., 2014).
Tanto a metodologia adotada para a estimação dos efeitos dos marcadores 
quanto para a validação e os pseudofenótipos utilizados como variáveis res-
postas nas equações de predição são de extrema importância para a acurá-
cia de predição dos GEBVs e seleção dos animais (Vanraden, 2008). Vários 
métodos utilizados para estimar os efeitos dos marcadores foram propostos 
com o objetivo de identificar o que apresenta maior habilidade de predição 
dos valores genômicos para as características avaliadas. No entanto, não há 
consenso em relação à metodologia mais adequada para cada característica, 
uma vez que esta é condicionada à característica avaliada. A habilidade de 
predição é dependente da distribuição dos efeitos dos QTLs, da quantidade 
de informação fenotípica na população de referência, densidade e tipo de 
marcadores utilizados, herdabilidade e arquitetura genética da característica, 
entre outros (Meuwissen et al., 2001, 2013; Vanraden, 2008).
Os métodos de predição genômica variam em relação à distribuição a priori 
dos efeitos dos marcadores, que podem ser obtidos assumindo que todos os 
SNPs contribuem igualmente para a variação genética (GBLUP), ou assu-
mindo que a distribuição prévia dos efeitos dos marcadores e/ou QTLs não 
segue distribuição normal (métodos bayesianos). Entre os métodos baye-
sianos, no BayesA, assume-se variância heterogênea e a probabilidade do 
efeito do SNP (π) tratada como zero para que nenhum SNP tenha efeito nulo. 
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No BayesB, assume-se que parte dos SNPs sem efeito com probabilidade 
π e uma fração de efeito com probabilidade 1-π com variância heterogênea 
(Meuwissen et al., 2001). No BayesC, assume-se que parte dos SNPs sem 
efeito com probabilidade π e uma fração de efeito com probabilidade 1-π com 
variância homogênea binomial. No método BayesCπ, assume-se variância 
comum para todos os SNPs, prioris não informativas, e π estimado a partir 
dos dados (Habier et al., 2011). No LASSO bayesiano, assume-se uma distri-
buição exponencial dupla próxima de zero e com variâncias individuais (Park; 
Casella, 2008). No método BayesR, os efeitos dos SNPs são derivados de 
uma mistura de quatro distribuições normais, variando de 0% a 1% da variân-
cia genética aditiva (Erbe et al., 2012).
Atualmente, a maioria dos estudos de GS tem sido focada na comparação 
de metodologias quanto à habilidade de predição dos GEBVs. No estudo 
de Pryce et al. (2012), foram realizadas predições genômicas para CAR em 
2 mil novilhas de corte e leiteiras e os autores encontraram uma vantagem 
na acurácia das predições genômicas obtidas usando modelos bayesianos 
(0,31 a 0,37), como o BayesA, sobre o GBLUP. Os autores levantaram a 
hipótese de que os métodos bayesianos devem fornecer maior acurácia de 
predição quando alguns SNPs estão em DL com QTL de efeito moderado 
a grande. Além disso, métodos frequentistas exigem um maior número de 
informações para atingir a mesma acurácia de predição que os métodos ba-
yesianos (Meuwissen, 2009). Além disso, base de dados com informação 
de pedigree ausente, a predição genômica utilizando métodos frequentistas 
pode ser comprometida, aumentando o viés, levando a problemas de con-
vergência e incompatibilidade entre as matrizes genômicas e de pedigree 
(Misztal et al., 2013). 
Chen et al. (2013) utilizaram três métodos estatísticos (BLUP, GBLUP e 
BayesB) para a predição genômica de CAR em 522 bovinos Angus e 395 bo-
vinos Charolês. Considerando a raça Angus como população de treinamento 
e validação, os autores reportaram acurácias de 0,58; 0,54 e 0,53 para os 
modelos GBLUP, BLUP e BayesB, respectivamente. Considerando a raça 
Charolês como população de treinamento e validação, os autores reportaram 
acurácias de 0,64, 0,62 e 0,38 para os modelos BayesB, GBLUP e BLUP, 
respectivamente. A superioridade do método GBLUP em relação ao método 
BLUP tradicional foi atribuída à capacidade do primeiro método em capturar 
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o DL entre o QTL e os marcadores, além da melhor captura da relação ge-
nética em comparação à matriz de parentesco baseada apenas no pedigree. 
Já as diferenças entre os métodos BayesB e GBLUP são atribuídas à arqui-
tetura genética da característica, visto que o BayesB pode apresentar maior 
habilidade de predição que o GBLUP quando existem QTLs de maior efeito 
influenciando a característica. Já o GBLUP apresenta predições com maior 
acurácia para características com grande número de QTLs de efeito pequeno 
(Chen et al., 2013). Assim, raças de diferentes tipos biológicos e com arqui-
teturas distintas também podem se adequar melhor a diferentes métodos de 
predição genômica.
Bolormaa et al. (2013a), avaliando a acurácia de predições genômicas para 
características de eficiência alimentar (CAR, CMS, GMD) em 10.181 animais 
Bos taurus, Brahman, compostos e cruzados, utilizando BayesR e GBLUP, 
observaram acurácia média de 0,27, considerando todas as raças e carac-
terísticas avaliadas, sendo os valores obtidos por BayesR, em média, 0,03 
maiores do que as acurácias obtidas com GBLUP e essa superioridade che-
gou até 0,23. É importante ressaltar que Bolormaa et al. (2013a) mencionam 
que BayesR foi capaz de detectar, em sua maioria, os mesmos loci detec-
tados por GWAS, mas possivelmente com maior precisão no mapeamento 
e com maior efeito atribuído a SNPs próximos das mutações causais. Além 
disso, foi demonstrado que características com grande número de registros 
fenotípicos e genotípicos, bem como alta herdabilidade, apresentaram maior 
acurácia para os GEBVs (Bolormaa et al., 2013a).
Avaliando 761 bovinos da raça Nelore, Silva et al. (2016), comparando os mé-
todos BLUP tradicional, GBLUP, GBLUP passo único (ssGBLUP – single-step 
Genomic Best Linear Unbiased Prediction) e BayesCπ para características 
CAR, GMD, CA e CMS em bovinos Nelore, apresentaram acurácias médias 
variando de 0,10 a 0,58 por meio do método BLUP. As acurácias variaram 
de 0,09 a 0,48 usando GBLUP, de 0,06 a 0,49 usando BayesCπ e de 0,22 a 
0,49 usando ssGBLUP. Foi observado que o ssGBLUP forneceu predições 
de maior acurácia do que os métodos de múltiplas etapas, principalmente, 
para características de baixa herdabilidade. Os autores atribuíram esses re-
sultados à inclusão de animais que apresentam apenas informações fenotí-
picas, em combinação com animais que possuem informações genotípicas e 
fenotípicas, por meio da matriz combinada com informações genômicas e de 
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pedigree. Isso porque ssGBLUP considera as informações das relações de 
parentesco entre os animais, ao invés de considerar o animal de forma indivi-
dual, o que resultou em um aumento de 15% na acurácia de predição. Assim, 
ssGBLUP pode ser indicado para populações que possuem animais genoti-
pados e não genotipados, visto que esse método utiliza todas as informações 
disponíveis (Lourenco et al., 2014), possibilitando a predição genômica de 
animais que não possuem fenótipo. Outra característica do ssGBLUP que 
pode ter levado a essa superioridade é que este método não necessita de 
pré-processamento dos fenótipos, comparados a métodos de múltiplos pas-
sos, considerando toda a estrutura da população para estimar os GEBVs 
(Lourenco et al., 2014).
No estudo de Silva et al. (2016), foi observado maiores acurácias de predição 
para características de maior herdabilidade, o que também foi constatado 
por Bolormaa et al. (2013a). Os resultados apresentados demonstram que a 
inclusão de informações dos marcadores pode aumentar a acurácia de predi-
ção, em relação ao BLUP tradicional, principalmente para características de 
baixa herdabilidade como o CAR, o que corrobora com os resultados apre-
sentados por Chen et al. (2013). Silva et al. (2016) também destacaram que 
a predição genômica usando BayesCπ apresentam valores precisos, princi-
palmente para características de baixa herdabilidade (CAR=0,17 e CA=0,11). 
Assim, diversos fatores intrínsecos à característica, ao método escolhido e às 
informações (fenótipo e/ou genótipo) disponíveis podem afetar a habilidade 
de predição dos modelos genômicos. Quando grandes populações que infor-
mações de fenótipo e genótipo para a maior parte dos animais estão dispo-
níveis, os métodos de predição genômica frequentistas e bayesianos podem 
apresentar similaridade quanto à acurácia de viés de predição (Meuwissen, 
2009). Associado a estrutura e a disponibilidade dos dados, características 
poligênicas que são afetadas por muitos genes de pequeno efeito podem 
apresentar similaridade na habilidade de predição de diferentes métodos (De 
Los Campos et al., 2013). 
O uso de informação genômica para estimar os valores genéticos dos animais 
é uma alternativa viável para obter maior acurácia na identificação de animais 
com maior eficiência de utilização. Porém, em função do limitado número de 
estudos com bovinos Nelore e da importância da eficiência alimentar sobre 
os índices econômicos e produtivos em sistemas de produção de bovinos, é 
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primordial a avaliação da metodologia adequada para definição de equações 
de predição dos GEBVs para eficiência alimentar, considerando a estrutura e 
as informações disponíveis para as características avaliadas.
Estudos de associação genômica ampla 
e sua aplicação em características 
associadas à eficiência alimentar
Por meio dos estudos de GWAS, tem-se a exploração de loci ou de regiões 
genômicas, cujas variações dos marcadores possibilitam associar à variância 
genética aditiva e a diferenças fenotípicas entre os animais. Esse tipo de 
estudo tem como pressuposição o desequilíbrio de ligação entre pelo menos 
um marcador e um polimorfismo de efeito maior (ou QTLs) responsável por 
uma proporção da variação genética e da fenotípica observada (Hu et al., 
2016; Oliveira, 2015). Para esse fim, estima-se a correlação entre a varia-
ção genotípica observada em um marcador ou gene candidato e a variação 
de uma característica avaliada, sendo a correlação significativa, quando há 
DL entre o marcador e o lócus (Resende et al., 2012; Wang et al., 2005). 
Ressalta-se que, em sua maioria, características de interesse para sistemas 
de produção de bovinos apresentam base genética complexa, sendo influen-
ciadas por grande número de loci de pequeno efeito (De Los Campos et 
al., 2013). Dessa forma, várias regiões genômicas podem ser identificadas 
associadas à expressão fenotípica de características, possibilitando a incor-
poração dessas informações nas avaliações dos animais (Barendse et al., 
2007; Bolormaa et al., 2011; De Oliveira et al., 2014; Gomes et al., 2013; 
Mujibi et al., 2011; Nkrumah et al., 2007a; Olivieri et al., 2016; Rolf et al., 2012; 
Santana et al., 2014a; Santos, 2018; Seabury et al., 2017; Sherman et al., 
2009; Tizioto, 2014; Wang et al., 2005). 
A utilização de métodos estatísticos capazes de detectar com precisão as 
associações genômicas é o ponto crítico da realização de estudos de GWAS, 
principalmente, porque realizam-se a comparação de centenas de milhares 
de SNPs, um a um, o que aumenta as taxas de falsos positivos ou erro tipo I 
(Chan et al., 2009). 
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Metodologias que consideram a avaliação simultânea de todos SNPs torna-
ram-se promissoras para estudos de GWAS, devido a simplicidade de aplica-
ção e alta acurácia, sendo amplamente utilizados em estudos com bovinos, 
tal como o ssGBLUP (Wang et al., 2012a). A principal vantagem de métodos 
single-step é a possibilidade de combinar simultaneamente em uma única 
etapa todas as informações disponíveis, que são os fenótipos, os pedigrees e 
os genótipos (marcadores SNPs) e utilizar, inclusive, animais sem genótipos 
para compor também a matriz de parentesco genômica, ao invés de matriz 
clássica baseada apenas no pedigree. A partir desse método, a inclusão de 
animais não genotipados nas análises pode aumentar a acurácia de identifi-
cação de QTL associados às características avaliadas (Misztal et al., 2009). 
Esse método gera soluções de equações de modelos mistos que serão utili-
zadas para investigar as regiões genômicas potencialmente envolvidas com 
a expressão fenotípica da característica avaliada (Wang et al., 2012b).
O ssGBLUP baseia-se no modelo infinitesimal, que assume igual variância 
para todos os efeitos dos SNPs (Wang et al., 2012b). Entretanto, com a pos-
sibilidade de contabilizar efeitos distintos para cada marcador, foi proposto 
o ssGBLUP ponderado (WssGBLUP - Weighted single-step Genomic Best 
Linear Unbiased Prediction), que também combina informações de fenótipos 
dos animais genotipados e não genotipados, bem como dos seus pedigrees. 
Além disso, esse método elimina a necessidade de calcular pseudofenótipos 
e atribuem pesos diferentes para os marcadores, de acordo com sua suposta 
relevância, por meio de um processo iterativo que atualiza as soluções dos 
efeitos dos SNPs e melhora a detecção de QTLs (Wang et al., 2012a, 2014).
Assim, como em métodos bayesianos, o WssGBLUP permite identificar QTLs 
com efeitos pequenos a grandes, resultando em maior precisão na estimativa 
dos efeitos do SNPs. Os GEBVs dos animais genotipados obtidos pelo ssGB-
LUP são convertidos para os efeitos dos SNPs e, portanto, as associações 
com o fenótipo em questão podem ser estudadas. Nesse contexto, uma outra 
vantagem do WssGBLUP é a possibilidade de trabalhar com janelas de SNP, 
uma vez que SNPs consecutivos nos GWAS podem ter mais sucesso na 
identificação QTLs em comparação com a análise de SNPs individualmente, 
por causa do DL (De Los Campos et al., 2013). Por isso, é um método ade-
quado para características complexas, como as quantitativas, para análise 
de múltiplas características ou para situações em que há muitos animais com 
43Ferramentas Genéticas e Genômicas na Avaliação da Eficiência Alimentar de Bovinos de Corte
fenótipo disponível, mas poucos genótipos- comuns em populações comer-
ciais (Wang et al., 2012a, 2014).
Recentemente, o número de estudos de associação genômica com caracte-
rísticas associadas à eficiência alimentar em bovinos tem aumentando, prin-
cipalmente utilizando raças taurinas, possibilitando a identificação de diver-
sas regiões cromossômicas associadas à essas características.
Barendse et al. (2007) avaliaram 189 touros de sete raças diferentes (Angus, 
Brahman, Belmont Red, Hereford, Murray Grey, Santa Gertrudis e Shorthorn), 
encontrando 161 SNPs que representam 141 regiões do genoma bovino re-
lacionadas com o CAR. Nkrumah et al. (2007b), avaliando 400 bovinos das 
raças Angus, Charolês e cruzados, identificaram QTLs localizados nos cro-
mossomos 1, 5, 7, 8, 12, 16, 17 e 26 associados ao CAR; nos cromossomos 
5, 6, 7, 11, 14, 16, 17, 18, 19 e 28 associados à GMD; nos cromossomos 1, 
3, 15, 17, 18, 20 e 26 para CMS; e nos cromossomos 3, 5, 7, 11, 16, 17, 22, 
24 e 28 associados à EA. Sherman et al. (2009), avaliando 400 bovinos das 
raças Angus, Charolês e animais compostos, encontraram 19 cromossomos 
contendo QTLs associados ao CAR, 12 associados à CA e 4 associados ao 
CMS. Sherman et al. (2010), avaliando 2.663 bovinos Bos taurus e compos-
tos, encontraram 23 SNPs significativamente associados com o CAR, for-
mando um painel de SNPs que teve efeito significativo na eficiência alimen-
tar, explicando 36,5% da variação do CAR para essa população e em regiões 
semelhantes aquelas apresentadas por Barendse et al. (2007) e Sherman et 
al. (2009).
Bolormaa et al. (2011) avaliaram associações genômicas para CAR, peso 
corporal e altura de garupa em diferentes grupos genéticos (Bos indicus, Bos 
taurus e B. indicus x B. taurus), utilizando dados de genótipos dos SNPs 
obtidos com painéis de 10K e 50K. Nesse estudo, os autores encontraram 
27 marcadores SNP significativos (p<0,001) para CAR em 24 cromossomos, 
em todas as raças e em ambos os painéis. Dos achados de Bolormaa et al. 
(2011), os SNPs mais significativos foram detectados nos Bos taurus auto-
somes (BTAs) 3, 5, 7 e 8. Os SNPs detectados nos BTAs 8, 11, 17, 18, 21, 
22, 24, 25 e 26 por Bolormaa et al. (2011) estão próximos aos relatados por 
Sherman et al. (2009) e Nkrumah et al. (2007b) associados à CAR.
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Mujibi et al. (2011), avaliando 728 bovinos compostos e das raças Angus e 
Charolês, encontraram 34, 35 e 44 SNPs associados ao CAR, GMD e CMS, 
que explicaram 16,1%, 17,1% e 7,29% da variância fenotípica, respectiva-
mente. Avaliando 3.887 novilhos da raça Angus, Rolf et al. (2012) encontra-
ram 66, 53 e 68 SNPs associados ao CAR, CMS e GMD, que explicaram 
62,69%; 54,12% e 55,13% da variância genética aditiva, respectivamente. 
Seabury et al. (2017), trabalhando com características de crescimento e efi-
ciência alimentar para 698 animais das raças Angus, Hereford e SimAngus, 
detectaram 14 regiões genômicas para as características de CAR, CMS, 
GMD e peso metabólico.
Santana et al. (2014b), avaliando a associação genômica com CMS e CAR 
em 720 bovinos Nelore, identificaram dois SNPs localizados nos cromosso-
mos 8 e 21 associados ao CAR, 10 SNPs localizados nos cromossomos 3 
e 10 associados ao GMD e três SNPs localizados nos cromossomos 4, 8 e 
14 associados ao CMS, respectivamente. Regiões genômicas associadas ao 
CAR semelhantes às relatadas por Santana et al. (2014b) também foram re-
latadas por Bolormaa et al. (2011; 2013b), Sherman et al. (2009) e Nkrumah 
et al. (2007b) em animais taurinos. 
Olivieri et al. (2016), avaliando características de eficiência alimentar em 896 
bovinos Nelore, encontraram oito janelas, composta por 10 SNPs consecu-
tivos, que explicaram mais de 1% da variância genética aditiva associadas 
ao CMS, 12 janelas para CAR, 14 para eficiência alimentar e 18 janelas para 
GMD. Para GMD, as regiões genômicas significativas estavam localizadas 
nos BTAs 1, 3, 5, 6, 10, 12, 14, 15, 16, 17, 18, 21, 25 e 27. Para CAR, as re-
giões genômicas significativas estavam presentes nos BTAs 1, 4, 7, 8, 10, 11, 
18, 20, 21, 22 e 27. Para CMS, as regiões genômicas significativas estavam 
presentes nos BTAs 4, 9, 11, 15, 18 e 22 (Olivieri et al., 2016).
Avaliando 593 bovinos Nelore, de Oliveira et al. (2014) identificaram seis 
(BTAs 1, 3, 7, 9, 14 e 16), três (BTAs 9, 13 e 24), quatro (12, 15, 18 e 20), 
quatro (BTAs 1, 2, 9 e 14), e quatro (9, 11, 18 e 21) janelas genômicas de 
um Mb que representavam mais de 1,0% da variância genética associadas à 
GMD, CMS, CA, EA e CAR, respectivamente. Neste estudo, a quantidade de 
variação genética explicada por janelas individuais de QTL para característi-
cas de eficiência alimentar variou de 0,5% a 9,07%. 
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Avaliando duas populações com um total de 1.137 bovinos Nelore de progra-
mas de avaliação genética (Instituto de Zootecnia e Nelore Qualitas), Santos 
(2018) identificou regiões genômicas (100 SNPs consecutivos) localizados 
nos cromossomos 1, 5, 6, 7,8, 10, 13 e 14, que explicaram 23,15% e 16,45% 
da variância genética para CA, no Instituto de Zootecnia (IZ) e Qualitas, 
respectivamente. Para CAR, Santos (2018) identificou 18 regiões que ex-
plicaram 17,73% e 7,98% da variância genética aditiva nos rebanhos IZ e 
Qualitas, respectivamente. Para CMS, Santos (2018) identificou 14 regiões 
que explicaram 17,42% e 16,49% da variância genética nas populações IZ 
e Qualitas, respectivamente. Para EA, Santos (2018) identificou 10 regiões 
localizadas que explicaram 26,07% e 9,06% da variância genética aditiva no 
IZ e Qualitas, respectivamente.
QTLs e regiões genômicas relatadas na literatura indicam algumas das re-
giões específicas de baixo efeito que controlam fenótipos para CAR e outras 
características associadas à eficiência alimentar. Contudo, poucos são os 
GWAS que avaliaram GPR e CGR. Além disso, diferentes regiões genômicas 
têm sido associadas com as mesmas características em diferentes popula-
ções (Barendse et al., 2007; Bolormaa et al., 2011; De Oliveira et al., 2014; 
Nkrumah et al., 2007b; Olivieri et al., 2016; Santana et al., 2014a; Santos, 
2018; Sherman et al., 2009; Sherman et al., 2010). Essas diferenças estão re-
lacionadas às variações entre raças e ao desequilíbrio de ligação entre SNPs 
e variáveis causais (Tizioto et al., 2013) ou até devido às falsas associações 
entre fenótipos ocasionadas pelo pequeno número de amostras disponíveis 
nos estudos (Dekkers, 2004; Mujibi et al., 2011).
As regiões genômicas já identificadas associadas à eficiência alimentar po-
dem ser utilizadas em estudos futuros de mapeamento fino, desenvolvimento 
de modelos genômicos com a incorporação de variações causais e no desen-
volvimento de painéis de SNPs personalizados.
Os resultados obtidos por GWAS indicam que a seleção para essas caracte-
rísticas pode ser realizada de forma eficaz e sem promover uma resposta cor-
relacionada no tamanho adulto ou taxa de crescimento, visto que os SNPs as-
sociados às características indicadoras de eficiência alimentar, muitas vezes, 
diferem das demais características de importância econômica (De Oliveira et 
al., 2014; Olivieri et al., 2016; Santana et al., 2014a; Santos, 2018). Após vali-
dação, os SNPs e as regiões genômicas identificados nos GWAS podem ser 
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utilizados para a confecção de painéis de marcadores e para estimação dos 
valores genéticos moleculares e diferenças esperadas nas progênies (DEPs) 
genômicas. Esses resultados também podem ser utilizados em estudos fu-
turos de mapeamento fino, desenvolvimento de modelos genômicos com a 
incorporação de variações causais e no desenvolvimento de painéis de SNPs 
personalizados. Além disso, as regiões genômicas e SNPs identificados nos 
estudos de GWAS podem ser avaliadas em análises de enriquecimento de 
vias metabólicas e funcionais, identificando assim as funções dos genes as-
sociados às características de interesse (Yang et al., 2013).
Análises de prospecção de genes e 
enriquecimento de vias metabólicas e funcionais
Considerando que cada estudo de GWAS tem grande poder para detectar 
variantes relacionadas às características complexas e detectam por volta de 
50 SNPs mais significativos e seus genes vizinhos, que representam apenas 
uma fração da variância genética (Wang et al., 2014, 2005), é importante 
utilizar esses resultados para a identificação de genes associados à regu-
lação dessas características, aumentando o entendimento de mecanismos 
biológicos. Nos últimos anos, diferentes métodos e ferramentas foram de-
senvolvidos para interpretar as listas de genes oriundas de GWAS utilizando 
informações disponíveis nos bancos de dados biológicos (Fontanillo et al., 
2011). Essa abordagem consiste, basicamente, em avaliar a frequência dos 
termos funcionais da lista de genes, aplicando testes estatísticos para de-
terminar aqueles termos significativamente representados ou enriquecidos 
(Webber, 2011).
Para bovinos, o método comumente utilizado se baseia no proposto por 
Subramanian et al. (2005), conhecido como análise de enriquecimento de 
genes (gene set enrichment analysis). Esse método consiste na comparação 
entre uma lista de genes ordenados de acordo com sua correlação com o 
fenótipo e os genes descritos em uma via metabólica específica, por meio da 
realização de cálculos do índice de enriquecimento, níveis de significância 
absolutos e corrigidos para testes múltiplos. Ressalta-se que esse método foi 
desenvolvido inicialmente para dados provenientes de estudos de expressão 
gênica, em que a lista de genes é determinada por genes com expressão 
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diferencial em determinadas de classes de fenótipos. Entretanto, de acordo 
com Subramanian et al. (2005), a utilização dessa metodologia com lista de 
genes provenientes de estudos de GWAS tem sido bastante promissora para 
a formulação de hipóteses biológicas. Além disso, esse tipo de análise per-
mite inferir a funcionalidade de uma longa lista de genes derivados dos estu-
dos de GWAS, fornecendo interpretação dos mecanismos biológicos destes 
genes, informação essencial para o estudo dos processos fisiológicos que 
influenciam os fenótipos (Huang et al., 2009; Zhu; Stephens, 2018).
Várias ferramentas foram desenvolvidas a fim de investigar as listas de SNPs 
significativos enriquecidos em genes que constituem uma via metabólica ou 
tem regulação em comum, utilizando informações disponíveis nos bancos de 
dados biológicos que auxiliam na compreensão dos resultados obtidos no 
GWAS (Huang et al., 2009). Essas ferramentas são utilizadas para avaliar 
a frequência dos termos funcionais da lista de genes, aplicando testes esta-
tísticos para determinar os termos significativamente representados ou enri-
quecidos (Webber, 2011). Informações provenientes de bancos como Gene 
Ontology Consortium (GO) (Ashburner et al., 2000), a Enciclopédia de Genes 
e Genomas de Kyoto (KEGG - Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) 
(Kanehisa, 2002), David (2019) (Huang et al., 2009), MeSH (2019), Ensembl 
(Aken et al., 2016), entre outras, são utilizadas nesse contexto.
Por meio de análises que possibilitam identificar genes localizados próximo ou 
nos SNPs significativos detectados por GWAS, importantes genes relaciona-
dos a características associadas à eficiência alimentar já foram identificados. 
Barendse et al. (2007), analisando genótipos de touros de sete raças diferen-
tes (Angus, Brahman, Belmont Red, Hereford, Murray Grey, Santa Gertrudis, 
e Shorthorn), encontraram genes associados ao CAR que desempenham 
funções relacionadas à utilização de energia na célula, incluindo processos 
como apoptose, canais iônicos e fluxo, transcrição, tradução, crescimento e 
desenvolvimento, além de genes envolvidos com a homeostase, regulação 
de apetite e controle de massa corpórea.
Sherman et al. (2009) também identificaram genes relacionados ao CAR em 
bovinos das raças Angus, Charolês e animais compostos, como o gene para 
o receptor do hormônio do crescimento e regiões cromossômicas que codifi-
cam proteínas associadas a moduladores de apetite (grelina e neuropeptídeo 
Y). Sherman et al. (2010), avaliando bovinos Bos taurus e compostos, en-
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contraram genes associadas ao CAR com funções celulares relacionadas ao 
controle do ciclo celular, metabolismo e olfato. Mujibi et al. (2011), avaliando 
bovinos compostos e das raças Angus e Charolês, identificaram genes as-
sociados ao CAR que desempenham funções relacionadas ao metabolismo 
de aminoácidos, respostas imunológicas, transporte de cátions e ions, além 
de serem relacionados as atividades de proteínas do tipo zinc finger e dos 
componentes de membranas. Rolf et al. (2012), avaliando bovinos da raça 
Angus, encontraram genes associados ao CAR cujas funções estão relacio-
nadas a processos metabólicos, crescimento e a eficiência de utilização de 
energia. Na pesquisa de Seabury et al. (2017), avaliando animais das raças 
Angus, Hereford e SimAngus, os autores identificaram genes associadas ao 
CAR que produz a riboflavina, relacionados a recuperação celular, além de 
serem associados ao metabolismo oxidativo de carboidratos, aminoácidos e 
ácidos graxos.
Em bovinos Nelore, Santana et al. (2014b) identificaram genes envolvidos 
com o CAR relacionados a processos de transporte iônico e ao gasto ener-
gético de ruminantes, semelhante ao resultado apresentado por Barendse 
et al. (2007). Ainda na pesquisa de Santana et al. (2014b), foi identificado 
um gene que codifica o hormônio leptina, associado ao controle de apetite, 
o gasto energético e o metabolismo da gordura e glicose. Também em bo-
vinos Nelore, de Oliveira et al. (2014) encontraram dois genes candidatos 
posicionais e funcionais associados ao CAR e que desempenham funções 
associadas à degradação e ao turnover proteico, metabolismo de ácido graxo 
e biossíntese lipídica. Santos (2018), por meio de análises de enriquecimen-
to funcional em bovinos Nelore, identificou genes associados ao CAR com 
funções relacionadas ao transporte de íons e codificação de proteínas de 
ligação do tipo Zinc Fingers, que dependem de íons de zinco para estabili-
dade, canais de potássio, receptores sensoriais, além de proteínas de mem-
brana com funções biológicas associadas a processos celulares, tais como 
transcrição, secreção celular e transporte através de membranas. Resultados 
similares aos apresentados por Santos também foram observadas por Mujibi 
et al. (2011) em animais taurinos. Para CAR, Olivieri et al. (2016) encontraram 
genes que desempenham funções relacionadas ao metabolismo de insulina, 
receptores olfativos, transporte de íons, sistema imune e canais de cálcio.
Olivieri et al. (2016), avaliando bovinos Nelore, encontraram genes ancora-
dos em regiões relacionadas à eficiência alimentar que codificam uma proteí-
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na de ligação à guanosina trifosfato, e estão associados à ligação de íons de 
cálcio, à regulação de tráfego de membrana, à atividade nos canais de cálcio/
potássio, à resposta ao estresse metabólico, aos processos de troca iônica, 
à regulação do pH, à eliminação dos ácidos produzidos pelo próprio meta-
bolismo do organismo e ao metabolismo de carboidratos. Para CMS, Olivieri 
et al. (2016) relataram genes associados ao transporte de íons, paladar e 
receptores olfativos.
As análises funcionais realizadas para características relacionadas à eficiên-
cia alimentar revelaram diversas vias associadas a mecanismos relacionados 
à produção e ao gasto de energia e também às exigências de mantença, 
além de outros mecanismos biológicos. Além disso, também foram identifi-
cados importantes mecanismos biológicos relacionados ao comportamento 
alimentar, consumo e saciedade, levando a diferenças na eficiência do uso 
de alimento (Barendse et al., 2007; De Oliveira et al., 2014; Mujibi et al., 2011; 
Olivieri et al., 2016; Santana et al., 2014a; Santos, 2018; Seabury et al., 2017; 
Sherman et al., 2009; Sherman et al., 2010). Apesar de essas informações 
serem importantes, ainda são insuficientes para elucidar todos os mecanis-
mos que afetam a expressão fenotípica da eficiência alimentar (Gomes et 
al., 2013). Dessa forma, a contínua identificação desses mecanismos pode 
ser utilizada para melhorar a compreensão biológica das características as-
sociadas à eficiência alimentar, uma vez que indicam os processos fisioló-
gicos que afetam as variações genéticas e sua manifestação pelo fenótipo 
e, assim, fornecem conhecimento sobre os componentes genéticos dessas 
características.
Considerações finais
O consumo alimentar residual (CAR), ganho em peso residual (GPR) e con-
sumo e ganho residual (CGR) estão entre os critérios de seleção genética 
que podem ser utilizados para a seleção de bovinos mais eficientes quanto 
ao uso de alimento, apresentando baixas respostas em outras característi-
cas de importância econômica. Assim, a seleção para melhoria da eficiência 
alimentar, baseada em CAR, GPR ou CGR pode não afetar o crescimento, a 
reprodução e a carcaça. Dessa forma, é possível incluir essas características 
como critério de seleção e aumentar a eficiência alimentar sem prejudicar o 
desempenho de bovinos de corte. Além disso, essas características apresen-
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tam maior possibilidade de obtenção de ganhos genéticos em comparação 
à eficiência alimentar e a conversão alimentar. Considerando os diferentes 
sistemas de produção de bovinos, a escolha do critério de seleção para efi-
ciência alimentar mais adequado vai depender do sistema e do objetivo de 
produção.
A seleção para eficiência alimentar resulta em animais de menor consumo e 
melhor desempenho, que são mais rentáveis para a produção de bovinos de 
corte. Além dos benefícios produtivos e econômicos, a seleção para eficiên-
cia alimentar traz benefícios ambientais. Contudo, esta deve ser realizada 
associada a outras características de importância econômica, por meio de 
índices de seleção, para obtenção de sistemas de produção mais eficientes.
Os métodos adequados para obtenção dos valores genômicos dependem da 
arquitetura genética e dos parâmetros genéticos da característica, além da 
população avaliada. Ainda assim, os métodos de predição genômica já avalia-
dos para eficiência alimentar em bovinos de corte resultaram em moderadas 
acurácias de predição e viabilidade de utilização. A utilização de predições ge-
nômicas aliadas à avaliação genética pode aumentar a acurácia de predição 
do valor genético dos animais, mesmo aqueles jovens ou que ainda não apre-
sentaram o fenótipo. Essas informações podem acelerar o ganho genético e 
auxiliar a inclusão de características relacionadas à eficiência alimentar de 
forma maciça em programas de melhoramento genético de bovinos Nelore.
Vários cromossomos e regiões genômicas de pequeno efeito associadas às 
características de eficiência alimentar em bovinos de corte foram relatadas na 
literatura. Algumas dessas regiões são semelhantes entre as características 
relacionadas à eficiência alimentar, atuando simultaneamente na expressão 
dessas. Os genes ancorados nessas regiões têm sido relatados associados, 
principalmente, a processos relacionados à produção e gasto de energia. 
Assim, este pode ser um importante mecanismo biológico relacionado à ex-
pressão fenotípica da eficiência alimentar. Essas informações auxiliam no 
entendimento de como se processa o controle genético de características 
relacionadas à eficiência alimentar, podendo contribuir para a inclusão destas 
no processo de seleção e servindo de base para a realização de estudos de 
genômica funcional.
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